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Mjölk är en komplex blandning där de huvudsakliga komponenterna är vatten, laktos, fett och 
protein. Laktosmängden är den komponent som varierar minst mellan raser och påverkar 
mängden mjölk mest. Fett- och proteinmängden uppvisar störst skillnad mellan raser och bi-
drar till stor del till att mjölk är ett så näringsrikt livsmedel. Dock kännetecknas mjölkfett av 
en hög andel mättat fett vilket anses påverka människors hälsa negativt. Tidigare premierades 
hög mjölkavkastning i avelsarbetet med försämrad fertilitet som följd. Avelsmålen har nu-
mera breddats och likaså mejeriernas betalningssystem, där fett och senare protein nu ligger i 
fokus. Mjölkens sammansättning beror på ett flertal faktorer varav en är kons gener. Syftet 
med litteraturstudien var att studera genernas inverkan på mjölksammansättningen samt om 
det är möjligt att avla för en viss sammansättning. Medelhöga till höga arvbarheter har skat-
tats för de huvudsakliga mjölkkomponenterna, likaså för ingående fettsyror och koagulerings-
tid. Mjölkkoavel har stått under ständig förändring och har varit framgångsrik. Många QTL 
som påverkar mjölkproduktion och sammansättning har påvisats, och i det här arbetet besk-
rivs effekten av generna DGAT1, LEP, LEPR och gener för de viktigaste mjölkproteinerna. 
För dessa gener har polymorfism och allelfrekvenser studerats samt allelernas inverkan på 
mjölksammansättning och processegenskaper. Efter att nötkreaturens genom blev sekvenserat 
2005 har det utvecklats en ny teknik som kallas genomisk selektion. Forskning visar att det är 
möjligt att använda genomiska avelsvärden och genomisk selektion för en viss mjölksamman-
sättning. Alla gener har visat sig påverka sammansättningen och processegenskaper i varierad 
utsträckning. Därmed kan det vara möjligt att i framtiden bedriva en riktad avel där vissa kor 
producerar mjölk som är bäst lämpad för en viss mejeriprodukt och därmed öka lönsamheten. 
Det skulle även kunna underlätta möjligheterna att möta konsumenternas efterfrågan efter 
olika typer av produkter.  
 
Abstract 
Milk is a complex mixture in which the major components are water, lactose, fat and protein. 
The amount of lactose affect the total amount of milk and lactose is the component that varies 
least among breeds. Fat and protein are those that exhibit the greatest difference among breeds 
and they are the major reason why milk is a good nutrient. However, milk fat is characterized 
of saturated fat which in turn is said to affect human health negatively. In the past there were 
high premiums for milk yield which also became one of the major breeding goals but with 
decreased fertility as a result. Nowadays, fat and protein content are the most economically 
importance components of milk production, and they are also included in many breeding 
goals. Milk composition depends on several factors, the genetics of the cow being one of 
them. The aim of this literature review was to study genes affecting the milk composition and 
possibilities to breed for cows with a specific milk composition. The estimated heritabilities 
for milk yield and its components are all moderate to high, as well as for fatty acids and coag-
ulation. The breeding objectives have been changing over time and great genetic progress has 
been achieved in dairy breeds over the world. Many QTLs affecting milk production and 
composition have been identified, and in this review the genes DGAT1, LEP, LEPR and 
genes controlling the major milk proteins are described. Polymorphisms and some allele fre-
quencies have been studied and all the genes affect the composition and/or processing proper-
ties in varied extents. The bovine genome was sequenced in 2005 and enabled a new technol-
ogy called genomic selection. Research shows that genomic values and selection is possible 
for traits like milk composition. When results are summarized it is shown that targeted selec-
tion for specific milk composition may be an option in the future. Hopefully, this will contrib-




Avelsmålen för olika produktionsgrenar måste kontinuerligt följas upp och omarbetas för att 
säkerställa att produktionen går åt rätt håll samt att genetisk variation inte går förlorad. Ny 
forskning och förbättrad teknik leder till ny kunskap och nya möjligheter som också bjuder in 
till att förändra avelsmålen. Ogynnsamma korrelationer mellan mjölkmängd och fertilitets-
egenskaper har påvisats, likaså för mjölkmängd och mastitförekomst (Kadarmideen et al. 
2000). Den högavkastande mjölkkon har fördubblat mjölkavkastningen under de senaste 40 
åren vilket har resulterat i försämrad fertilitet (Dobson et al., 2007). Holstein är en mjölkkoras 
som kännetecknas av en hög mjölkavkastning som uppnåtts genom hårt driven selektion men 
där fertilitet och hälsa påverkats negativt (Hurley, 2009; Berry, 2008). Avelsmålen för mjölk-
kor har på senare år breddats och högre vikt har lagts vid egenskaper som fertilitet och hälsa 
men även för fett- och proteinmängd i mjölk i de flesta länder (Miglior et al., 2005). 
 
Protein och fett är de två komponenter som har störst ekonomisk betydelse inom mjölkpro-
duktionen (Lundén, 2005; Näslund et al., 2008). I Sverige har mjölkpriset under en lång tid 
gynnat mjölkvolymen framför mjölkkomponenterna (Näslund et al., 2008). I USA utbetalades 
tidigare en premie för hög fetthalt men numera prioriteras en lägre fetthalt och högre protein-
halt (Hurley, 2009). Avräkningspriset för mjölk i Sverige grundar sig på ett baspris och däref-
ter tillkommer tillägg eller avdrag. Baspriset grundas på fett- och proteinhalt där det finns en 
brytpunkt som innebär mer eller mindre betalt beroende på om halterna över- eller understiger 
brytpunkten. Faktorer som är tilläggs- eller avdragsgrundande är kvalitet på mjölken, ekolo-
gisk eller konventionell producerad, säsong och invägd volym (Lukkarinen & Lannhard 
Öberg, 2012). Mjölkens sammansättning och kvalité är avgörande för vidareförädling, produ-
centernas lönsamhet och för att tillgodose konsumenternas behov. Det är många faktorer som 
styr mjölkens sammansättning som till exempel foder, kons gener och årstidsvariation 
(Walstra et al., 1999). Mjölkens sammansättning är en viktig faktor för mejeriindustrin och 
genom att förändra sammansättningen kan de olika näringsrekommendationerna lättare upp-
nås (Bobe et al., 1999).  
 
Syftet med den här litteraturstudien är att redogöra för den genetiska bakgrunden till mjölkens 
sammansättning genom att studera effekten av några utvalda, i litteraturen väl beskrivna, ge-
ner. Frågan är om det är möjligt att avla för en viss mjölksammansättning som i sin tur kan 




Mjölk är en komplex blandning som till största del består av vatten, laktos, fett och protein, 
men även viktiga vitaminer och mineraler (Littlejohn et al., 2014). De huvudsakliga bestånds-
delarnas fördelning illustreras i Figur 1. Sammansättningen varierar mellan olika raser, där 
fett och protein uppvisar störst variation medan mängden laktos är mer eller mindre konstant. 
Jersey producerar mjölk med hög fetthalt, med ett medeltal på 5,5% medan mjölk från 
Holstein har bland den lägsta fetthalten (Hurley, 2009). Enligt Glantz (2011) finns det över 




Figur 1. Sammansättningen av den svenska mejerimjölken (Lindmark Månsson et al., 2003). 
 
Laktos och vatten 
Mjölk är den enda källan till det reducerande sockret laktos (Fox, 2009). Laktos är en produkt 
av en kondensationsreaktion mellan glukos och galaktos som sker i mjölkkörtelns epitelceller. 
Reaktionen är beroende av vassleproteinet α-laktalbumin som också är positivt korrelerad 
med koncentrationen av laktos i mjölk. Laktos står för 50% av det osmotiska trycket i mjölk. 
När laktos bildas drar det med sig vatten genom osmos, vilket innebär att det påverkar 
mjölkmängden (Walstra et al., 1999; Fox, 2009). Laktos är också den dominerande kolhydrat-
en i mjölk, endast spår av exempelvis oligosackarider finns (McDonald et al., 2011). Laktos 
är viktig vid framställning av fermenterade mejeriprodukter då laktoset ombildas till mjölk-
syra (Fox, 2009) 
 
Fett 
Mjölkfett förekommer i form av fettkulor och bildar på så sätt en emulsion med vattenfasen. 
Fetthalten varierar vanligtvis mellan 3,5-3,7 % men kan variera med så mycket som 3-6 % 
(Hurley, 2009). En stor del av mjölkfettet består av triacylglyceroler (triglycerider), 98 % en-
ligt Walstra et al. (1999). Triglycerider består av en glycerolmolekyl med tre fettsyror kopp-
lade till sig. Fettsyrorna kan vara mättade eller omättade. En mättad fettsyra saknar dubbel-
bindningar medan omättade kan ha en eller flera dubbelbindningar och kallas då enkelomät-
tade respektive fleromättade fettsyror (Walstra et al., 1999). Att en fettsyra är konjugerad in-
nebär att dubbelbindningarna åtskiljs av en enkelbindning. I mjölkfett återfinns konjugerad 
linolensyra (CLA) (Ericsson, & Swensson, 2011). Generellt består fettsyrorna i mjölken av 
70% mättade fettsyror, 25% enkelomättade fettsyror och 5% fleromättade fettsyror och trans-
fettsyror (Lindmark-Månsson et al., 2003).  
 
Ett enzym som är avgörande för att den sista fettsyran ska kopplas på position tre på glyce-
rolmolekylen är diacylglycerol O-acyltransferas (DGAT), detta enzym kodas av genen acyl-
CoA:diacylglycerol acyltransferase 1 (DGAT1). Fettsyror kan härstamma från olika källor 
och bildas på olika sätt. Långa fettsyror som består av 18 kolatomer eller fler kommer direkt 
från fodret. Korta fettsyror på fyra till 15 kolatomer syntetiseras i mjölkkörteln från råmaterial 
som bildats av mikroorganismerna i våmmen. Det kallas de novo syntes. Fettsyror med 16 
kolatomer kan komma direkt från fodret eller från mikroorganismerna i våmmen. Det är just 
de olika fettsyrornas varierande andelar som till stor del avgör mjölkfettets egenskaper. 
Mjölkfett från nötkretaur kännetecknas av korta, mättade fettsyror och liten mängd omät-
tade/fleromättade fettsyror. Myristinsyra (C14:0) och palmitinsyra (C16:0) är två medellånga 














Månsson, 2008). Fettet i mjölken utgör en stor energikälla men numera anses mättat fett på-
verka människans hälsa negativt. Människor rekommenderas att sänka intaget av mättat fett 
för att minska risken för hjärt- och kärlsjukdomar (Hurley, 2009; Livsmedelsverket, 2014). 
Fett är dock inte bara en källa till energi, det innehåller även viktiga fettlösliga vitaminer, 
(German & Dillard, 2006) så som vitaminerna A, D, E och K (Lindmark Månsson, 2008). I en 
sammanställning av Nagao & Yanagita (2005) beskrivs CLA från mjölk vara positiv för män-
niskans hälsa.  
 
Protein 
Proteinerna i mjölken kan delas in i två grupper; kaseiner och vassleproteiner. Störst andel, ca 
80%, utgörs av kaseiner. Resterande är vassleproteiner, samt en liten fraktion av andra typer 
av proteiner (Walstra et al., 1999). Proteinerna klassificeras efter deras löslighet vid pH 4,6, 
där kaseiner fäller ut medan vassleproteiner förblir lösliga (Dalgleish, 1992). Mjölk från nöt-
kreatur innehåller fyra olika typer av kaseiner, αs1-, αs2, β- och κ-kasein. Kaseinerna före-
kommer i mjölken i form av miceller. κ-kaseinets roll är att skydda kaseinmicellerna genom 
att det sitter på micellens yta och hindrar utfällning. Vassleproteiner kallas också serumprote-
iner och består till största del av β-laktoglobulin och α-laktalbumin. Utöver dessa två stora 
grupper av proteiner förekommer också immunoglobuliner, serumalbumin, enzymer och 
membranproteiner m.fl. (Walstra et al., 1999; McDonald et al., 2011). Kaseiner och vassle-
proteiner syntetiseras i mjölkkörtelns epitelceller medan immonuglobuliner och serumalbu-
miner absorberas från blodet (Hurley, 2009). Mjölkproteinernas varierande sammansättning 
har betydelse för mjölkens koaguleringsegenskaper och är därmed avgörande för ostutbytet 
(Wedholm et al., 2006). Mjölkproteinet klassas som högkvalitativt protein, det är en bra 
blandning av de essentiella aminosyrorna och därmed en viktig näringskälla för människan 
(Hurley, 2009; Livsmedelsverket, 2013) 
 
Avel 
Kvantitativa egenskaper styrs av många olika gener, där var och en bidrar med en mindre ad-
ditiv effekt. De loci som påverkar en kvantitativ egenskap kallas ”quantative trait loci” (QTL). 
Vissa QTL kan ha en större effekt på egenskapen i fråga. Mjölkegenskaper klassas som kvan-
titativa, liksom de flesta egenskaper som har stor ekonomisk betydelse i husdjursproduktion 
(Szyda & Komisarek, 2007; Simm, 2002). Arvbarheter skattas för olika egenskaper för att 
bedöma den additiva genetiska variationen uttryckt i relation till den totala fenotypiska variat-
ionen hos en egenskap (Simm, 2002). Av Tabell 1 framgår arvbarheter som har skattats för 
mjölkegenskaper varav några värden som används inom Nordic Total Merit (NTM) (Pedersen 
Aamand, 2013). Det är ett selektionsindex för nordisk mjölkkoavel, där hänsyn tas till flera 
egenskaper från förbättrad hälsa till produktionsegenskaper (Pedersen Aamand, 2013). 
 
När två loci befinner sig nära varandra på samma kromosom kan koppling (”linkage”) uppstå 
eftersom gener som sitter nära varandra tenderar att följas åt vid överkorsning vid celldelning-
en. Kopplingskartor (”linkage-maps”), kan liknas vid en karta som visar det genetiska avstån-
det mellan markörer (Simm, 2002). Kartläggning av QTL har använts för att identifiera reg-
ioner på genomet som associeras till egenskapen av intresse (Wayne & McIntyre, 2002) och 
många QTL för mjölkproduktionsegenskaper har hittats (Lemay et al., 2009) och i vissa fall 
har dessa härletts till så kallade kandidatgener (Tellam, 2007). I vissa fall har den kausativa 
mutationen identifierats, som för genen DGAT1 som påverkar mjölkfett. Andra exempel på 
kandidatgener som påverkar metabolismen och som därigenom också kan påverka mjölkav-
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kastning och mjölkens sammansättning är leptin (LEP) och leptin receptor (LEPR) generna 
(Szyda & Komisarek, 2007). 
 
Nötkreatur har 29 autosomala kromosompar samt könskromosomerna X och Y. Under år 
2005 färdigställdes sekvenseringen av nötkreaturens genkarta som i efterhand givit upphov till 
flera tusentals DNA markörer, i form av single nucleotide polymorphism (SNP) återger (Wo-
mack, 2005;Tellam, 2007; Hayes et al., 2009; Sheehy et al., 2009). Enligt Hayes et al. (2009) 
har idén om att öka det genetiska framsteget med hjälp av DNA markörer funnits i årtionden 
men hindrats av olika orsaker såsom för få markörer och höga kostnader. Tack vare sekvense-
ringen har flera tusentals DNA markörer blivit tillgängliga och SNP-chip har utvecklats som 
nu används till att studera hela nötkreaturens genkarta (genome-wide-association studies) och 
QTL analyser är nu inte det enda sättet att studera länken mellan gener och egenskaper (Tell-
lam, 2007; Hu et al., 2013). Den senaste tekniken som tillämpas inom mjölkkoavel kallas ge-
nomisk selektion (Hayes et al., 2009). 
 
En del av studierna som ingår i denna litteraturstudie är en del av ett samarbete mellan olika 
universitet och företag i Danmark och Sverige som kallas ”The Danish-Swedish Milk Ge-
nomics Initiative” (ex. Glantz, 2011; Glantz et al., 2011; Glantz et al., 2012a; Glantz et al., 
2012b) Detta samarbete syftar till att studera genetiska varianter som utgör skillnader inom 
näringsmässiga och funktionella egenskaper för mjölkens sammansättning. Denna forskning 
hoppas möjliggöra selektion för en eftertraktad sammansättning, bättre processegenskaper och 
därmed en högkvalitativ mjölk (Glantz, 2011; Milk Genomics u.å.) 
  
Tabell 1. Skattade arvbarheter för mjölkproduktionsegenskaper  
 
Exempel på gener som påverkar mjölksammansättning 
DGAT1 
Som nämnts tidigare i texten så är enzymet som kodas av DGAT1-genen viktigt för att bilda 
triglycerider (Lundén, 2005). Ett försök där DGAT1 genen slogs ut i så kallade knockout-
möss resulterade i utebliven mjölkproduktion. Detta påvisade genens betydelse för mjölkpro-
duktion och den blev därmed en kandidatgen för mjölkproduktionsegenskaper (Smith et al., 
2000; Szyda & Komisarek, 2007). Denna gen sitter på autosom 14 hos nötkreatur (Coppieters 
et al., 1998; Grisart et al., 2002). Polymorfism har studerats i DGAT1 och avslöjade en icke-
konservativ substitution K232A, där aminosyran lysin (K) ersatts av alanin (A) på position 
232. K232A visade sig påverka fetthalten i mjölken i stor utsträckning men även protein och 
mjölkavkastning. K-allelen gav en ökning i fettmängd, fetthalt och proteinhalt men en minsk-
 Egenskap       
 Mjölkmängd Fettmängd Proteinmängd Laktosmängd Fetthalt Proteinhalt Laktoshalt 
Holstein-
Friesian 
(Stoop et al., 
2007): 










0,44 0,35 0,38 - - - - 
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ning i mjölk- och proteinmängd, vilket visades i två olika studier Grisart et al. (2002) och 
Schennink et al. (2007). Grisart et al. (2002) ansåg att DGAT1-genen kunde vara en möjlig 
selektionskandidat för att förändra mjölkens sammansättning. 
 
Schennink et al. (2007) visade att K-allelen associerades med större andel palmitinsyra 
(C16:0), mindre omättat fett med 18 kolatomer och mindre CLA. Arvbarheter skattades för 
olika grupper av fettsyror, där arvbarheten för mättade C18:0 och omättade C18-fettsyror 
skattades till 0,23 respektive 0,25. Högre arvbarheter skattades för C16:0 och C4:0-C14:0 till 
0,43 respektive 0,59. Skillnaden i de skattade arvbarheterna tolkades i studien som en effekt 
av fettsyrornas olika ursprung, där C4:0-C14:0 syntetiseras enligt de novo syntes i juverepitel-
cellerna och därför är under större genetisk inverkan till skillnad från långa fettsyror som till 
största del kommer via fodret. Genetiska korrelationer kunde också observeras mellan fetthalt 
och vissa fettsyror. Med C16:0 påvisades en positiv korrelation (0,65) till fetthalt, medan 
omättade C18, CLA och C14:0 visade negativa korrelationer till fetthal, (-0,72, -0,58 och -
0,43).  
 
Näslund et al. (2008) har undersökt DGAT1 K232A-polymorfismen i de två största svenska 
mjölkkoraserna, svensk rödbrokig boskap (SRB) och svensk Holstein. I SRB-rasen fanns två 
olika selektionslinjer, en med låg fetthalt och en med hög fetthalt i mjölken, där den sist-
nämnda uppvisade högre frekvens av K-allelen. Allelfrekvenser i DGAT1 från två olika stu-
dier presenteras i Tabell 2. Näslund et al. (2008) tror att A-allelen förekommer i högre fre-
kvens på grund av att mjölkpriset gynnat mjölkmängd under en längre tid i Sverige. Enligt 
Spelman et al., (2002) har mjölkpriset i Nya Zealand premierat fettmängden i mjölken och 
därigenom indirekt gynnat K-allelen. 
 
Tabell 2. Sammanställning av allelfrekvenser för acyl-CoA;diacylglycerol acyltransferase 1 
(DGAT1) K232A-polymorfism från två olika studier (Näslund et al., 2008; Spelman et al., 2002) 
Ras Allel: K (lysin) Allel: A (alanin) 
SRB (Hög fetthalt)1 0,18 0,82 
SRB (Låg fetthalt)1 0,01 0,99 
Svensk Holstein1 0,14 0,86 
Holstein Friesian2 0,60 0,40 
Jersey2 0,88 0,12 
Ayrshire2 0,22 0,78 
1Svenska mjölkkoraser, där svensk röd och vit boskap (SRB) presenteras i två olika selektions-
linjer, en med hög fetthalt och en med låg fetthalt i mjölk (Näslund et al., 2008). 
2 Tre olika raser från populationer i Nya Zeeland (Spelman et al., 2002). 
 
Leptin- och leptinreceptor genen 
På nötkreaturens autosom 4 sitter Leptin-genen (LEP) (Pannier et al., 2009). Leptin är ett 
hormon som har en central roll i reglering av födointag, metabolism, energibalans och fertili-
tet (McDonald et al., 2011). Leptin utsöndras framförallt från fettvävnad men även från 
mjölkkörteln (Chelikani et al., 2003). Leptin samverkar med leptinreceptorer som finns i de 
flesta vävnader och därför kan leptinreceptorgenen (LEPR) även anses vara en kandidatgen 
för produktionsegenskaper (Silva et al. 2002; Komisarek & Dorynek, 2006). LEPR-genen 
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sitter på autosom 3 hos nötkreatur (Pfister-Genskow et al., 1996). Liefers et al. (2004) under-
sökte polymorfismer i LEPR genen hos nötkreatur och fann en mutation där nukleinsyran 
thymin (T) bytts ut till cytosin (C) som i sin tur orsakar ett aminosyrautbyte i position 945. 
Aminosyran treonin ersätts av metionin och denna polymorfism kallas därför T945M. I en 
studie utförd av Glantz et al. (2012a) visade sig T945M-polymorfismen i LEPR-genen hos 
SRB och svensk Holstein påverka kalciumhalten och mjölkens pH. Däremot visade inte denna 
studie några signifikanta resultat gällande fett- och proteinhalten i mjölken vilket motsäger 
resultaten från en annan studie där Komisarek & Dorynek (2006) visade att kor av rasen Jer-
sey med genotypen CC högre fett- och proteinhalt i mjölk än genotypen TT. Studien visar på 
polymorfismer som kan vara potentiella markörer men det är nödvändigt att bekräfta resulta-
ten av dessa innan de appliceras för direkt selektion (Glantz et al., 2012a). 
 
Glantz et al. (2012a) studerade även polymorfismer i LEP-genen i de svenska raserna (SRB 
och Holstein). För polymorfismen LEP A1457G visade G-allelen ett högre innehåll av protein 
och laktos. Båda allelerna påverkade mängden av enstaka fettsyror, kalcium och mjölkens pH. 
Liknande resultat erhölls även för LEP C963T. Det signifikanta resultatet för LEP A59V var 
att C-allelen bidrog till minskad mängd mättade fettsyror och en ökad mängd av enkel- och 
fleromättade fettsyror än T-allelen.  
 
Gener som påverkar mjölkproteiner 
De fyra kaseinerna i mjölk kodas av gener belägna på kromosom 6 och är tätt sammanlänkade 
(Threadgill & Womack 1990). De två vassleproteinerna kodas av gener på kromosom 5 (α-
laktalbumin) och 11 (β-laktoglobulin) enligt Martin et al. (2002). En sammanställning över 
mjölkproteinernas genetiska varianter gjordes av Farrell et al. (2004) och visar att det före-
kommer aminosyrautbyten orsakad av polymorfismer hos de sex största mjölkproteinerna. 
Många studier nämner ostproduktionens stora betydelse för mejeriindustrin och att proteinets 
sammansättning är viktigt för lönsamheten (Ikonen et al., 1999; Wedholm et al., 2006). Pro-
tein-, kasein och laktosinnehåll samt mjölkens pH är faktorer som påverkar koagulering. Ka-
seinmicellernas storlek påverkade styrkan i koagelen (Glantz et al., 2010). Ikonen et al. (1999) 
skattade arvbarheten för koaguleringstid till 0,22.  
 
Glantz et al. (2012a) studerade polymorfismer av β-laktoglobulin, β- och κ-kasein generna. 
De olika allelerna var kopplade till skillnader i mjölkens sammansättning men även skillnader 
i andra mjölkkomponenter. Några av de signifikanta resultat som presenterades var att A-
allelen för β-laktoglobulin gav större mängd vassleprotein och kalciumjoner jämfört med B-
allelen. Hos både SRB och svensk Holstein förekom A-allelen i högre frekvens, 60 % respek-
tive 70 %. För β-kasein undersöktes två varianter, A1 och A2, där den sistnämnda associera-
des med ökad mängd av totalt protein, kasein, vassleprotein, laktos, kalcium och total mjölk-
mängd. A2 förekom också oftare med en frekvens på 55 % hos SRB och 75 % hos Holstein. 
A, B och E allerna för κ-kasein visade en stegvis ökning i mjölkmängd, kasein, laktos och 
kalcium där A allelen gav störst mängd och E allelen minst. En komponent som avvek från 
detta mönster var vassleprotein, där E allelen förknippades med störst mängd. Frekvenserna 
beräknades till A: 40 %, B: 30 % och E: 30 % för SRB och A: 65 %, B: 25 % och E: 10 % för 
Holstein.  
 
Glantz et al. (2011) undersökte även om de genetiska varianterna av mjölkproteinerna (β-
laktoglobulin, β- och κ-kasein) påverkade viktiga egenskaper för osttillverkning. I denna stu-
die erhölls inga signifikanta resultat för de genetiska varianterna av β-kasein. För β-
laktoglobulin visade sig A-allelen ge ökad koagelfasthet och kortare koaguleringstid. Högst 
koagelfasthet och kortast koaguleringstid erhölls av B-allelen för κ-kasein, E-allelen visade 
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näst bäst koagelfasthet och koaguleringstid. A-allelen gav de största kaseinmicellerna och B-
allelen de minsta. Ikonen et al., (1999) fann motsägande resultat gällande E-allelen för κ-
kasein, där associerades den med försämrade koaguleringsegenskaper. Heck et al. (2009) jäm-
förde allelfrekvenser av mjölkproteinerna från en studie som beräknade allelfrekvenserna år 
1989 i den holländska Holstein-Friesian populationen och anmärkningsvärt var att E-allelen 
för κ-kasein inte fanns 1989 men 2005 var frekvensen 9,2 %. Heck et al. (2009) såg två olika 
förklaringar till detta, antingen introducerades E-allelen i populationen efter 1989 eller så var 
analysmetoderna och tekniken inte tillräcklig för att upptäcka den. Johansson et al. (2001) 
rapporterade försämrade koaguleringsegenskaper och minskad proteinhalt i den svenska me-
jerimjölken mellan år 1966-1996. De anade att E-allelen av κ-kasein låg bakom en del av 
denna försämring och att allelen härstammar från en och samma finska tjur som använts i avel 
inom SRB rasen. De tror även att omedveten selektion för E-allelen förekommit då tjurar med 
högt avelsvärde för mjölkmängd hade ärvt E-allelen.  
 
Genomisk selektion 
Meuwissen et al. (2001) visade genom simuleringar att selektion baserade på genetiska värden 
som beräknats via markörer kunde öka det genetiska framsteget. Principen för att beräkna 
genomiska avelsvärden är att genotypa djur för ett stort antal markörer (SNP). Därefter delas 
genomet upp i flera kromosomsegment. För varje kromosomsegment skattas en additiv effekt 
med hjälp av en referenspopulation som både är fenotypad och genotypad. På så sätt fångas 
potentiellt sett alla locin som bidrar till den genetiska variationen. Därefter kan utvalda djur 
genotypas och en summering av de kromosomsegment som de bär på kan göras och utgör då 
det genomiska avelsvärdet. Genomiska avelsvärden kan erhållas från ett DNA-prov som kan 
tas redan vid födseln, och att sedan selektera efter dessa värden kallas genomisk selektion 
(Hayes et al, 2009). Metoden anses vara den tredje revolutionen inom husdjursaveln, efter 
semin och BLUP, och har många fördelar. Genom att avelsvärden kan skattas tidigt i livet 
förkortas generationsintervallet vilket leder till att det genetiska framsteget förväntas öka 
(Roth, 2010). 
 
Glantz et al., (2012b) utförde en studie vars syfte var att undersöka direkta genomiska avels-
värden för traditionella produktionsegenskaper i förhållande till viktiga mjölkproduktions-
egenskaper som näringsvärde och processegenskaper. Studien gjordes baserad på data från 23 
kor av rasen svensk Holstein, där alla kor var av god hälsa och utfodrades efter samma foder-
stat. Referenspopulationen för de genomiska avelsvärdena bestod av 16,000 avkommebe-
dömda tjurar. Alla kor genotypades för 50,000 SNP-markörer och mjölkprover analyserades. 
Nio av de 23 korna valdes ut för att ytterligare studera egenskaper för mjölksammansättning 
och tekniska egenskaper som inte registreras rutinmässigt i kokontrollen. Analyserna för 
mängden mjölk, protein, fett och laktos samt halter av protein, fett och laktos var likvärdiga 
med vad Näslund et al. (2008) presenterade för svensk Holstein. Värden för tekniska egen-
skaper så som koaguleringstid och micellernas storlek var också överensstämmande med re-
sultat från tidigare studier. Samband kunde påvisas mellan direkta genomiska avelsvärden och 
mjölk-, protein, fettmängd, protein- och fetthalt samt ostegenskaper. Resultaten i studien tol-
kades som belägg för att genomisk selektion kan möjliggöra urval för mjölkens sammansätt-
ning och processegenskaper som inte registreras rutinmässigt, vilket i sin tur betyder att kor 
kan anpassas till produktion av en specifik typ av mjölk. Enligt Glantz et al., (2012b) är det 
första gången som en sådan studie genomförs och författarna menar att den visar på möjlig-
heterna att använda genomiska avelsvärden för att erhålla information om detaljerad mjölk-





Mjölkbildningen och mjölkens sammansättning beror på ett flertal faktorer. Ett antal gener 
som är kopplade till mjölksammansättningen har identifierats. Anledningen till att DGAT1-
genen, LEP-genen, LEPR-genen och gener som påverkar mjölkproteinerna har studerats beror 
på att  DGAT1-genen är väl studerad och påverkar framförallt mjölkfettet. Gener som påver-
kar mjölkprotein och LEP- och LEPR-genen har bland annat visat sig påverka ostegenskaper. 
På så sätt beskrivs exempel på gener som är kopplade till de dominerande komponenterna i 
mjölk. Arvbarheterna som presenteras i Tabell 1 är alla medelhöga till höga värden. Detta 
anser jag utgöra en god grund för att det går avla för en viss typ av mjölksammansättning, 
liksom även konstaterades av Glantz (2011). Även skattade arvbarheter för koaguleringstid 
och fettsyror i mjölken har visat sig variera från medelhöga till höga (0,22 - 0,59). De varie-
rande arvbarheterna för fettsyror kan bero på de olika syntetiseringsvägarna enligt Schennink 
et al. (2007). Då en stor del av fettsyrorna kommer från fodret förväntade jag mig inte så höga 
arvbarheter. Kunskap om de gener som påverkar mjölksammansättningen på en så detaljerad 
nivå som på fettsyranivå och för specifika ostegenskaper visar på möjligheten att genom avel 
förändra mjölksammansättningen så att den är bättre lämpad för en viss produktion och vida-
reförädling. 
 
Dobson et al. (2007) skriver att fertilitet och reproduktionsegenskaper försämrats till följd av 
att mjölkavkastningen ökat kraftigt. Detta har speciellt visats för rasen Holstein (Hurley, 
2009; Berry, 2008). Att driva selektionen för ökad mjölkmängd som ger försämrad fertilitet 
och ökad mastitförekomst påverkar producentens ekonomi. Så att selektera för ökad mjölkav-
kastning behöver inte leda till en direkt vinning. Även den etiska aspekten kan diskuteras - är 
det ur välfärdssynpunkt acceptabelt att bedriva selektion som ger negativa konsekvenser i 
form av försämrad hälsa?  
 
Allt fler länder har gått från att selektera för ökad mjölkmängd till att fokusera mer på mjölk-
fett och senare även mjölkprotein (Miglior et al., 2005). Detta ser jag som mycket positivt för 
hela mjölkproduktionskedjan. Genom selektionsindex, så som det nordiska NTM, kan hänsyn 
tas till flera egenskaper och därigenom breddas avelsmålet. För att enskilda gener eller QTL 
ska inkluderas i selektionen krävs tillräckligt många studier med överensstämmande resultat. 
Även ett noggrant övervägande av vad selektionen kan få för effekt så att inte en allel med en 
önskvärd effekt på en egenskap samtidigt medför oönskade effekter på andra egenskaper. 
Även ogynnsamma korrelationer måste tas i beaktande.  Flera gener som påverkar mjölkkvali-
tet påverkar mer än en aspekt av mjölkens sammansättning (ex. Glantz et al., 2012a; Grisart et 
al., 2002). Många QTL förklarar bara en liten del av variationen i en egenskap vilket kan göra 
det svårt att motivera kostnaden för genotypning i förhållande till vad vinsten blir (Hayes et 
al., 2009). 
 
De negativa trender som Johansson et al. (2001) presenterade angående mjölkens sjunkande 
proteinhalt och försämrade koaguleringsegenskaper visar på hur viktig kunskapen om olika 
genvarianter är.  Försämring i koaguleringsegenskaper misstänktes bero på en utbredning av 
E-allelen för κ-kasein. Ikonen et al., (1999) associerade E-allelen med försämrade koagule-
ringsegenskaper medan Glantz et al. (2011) fann den vara näst bäst i jämförelse med de andra 
två allelerna. SRB hade en högre frekvens av E-allelen jämfört med svensk Holstein (Glantz 
et al., 2012a) och det var just inom SRB-rasen som en finsk avelstjur med E-allelen använts 
Johansson et al. (2001). 
 
DGAT1-genen har visat sig vara central när det gäller bildandet av mjölkfett (Smith et al., 
2000) och eventuellt en gen att selektera för (Grisart et al., 2002). Schennink et al. (2007) 
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studerade allelernas effekt på mjölkfettets sammansättning och med det i åtanke så skulle se-
lektion för K-allelen innebära en ökning av de ekonomiskt viktiga komponenterna fett och 
protein men däremot en försämrad fettsyrasammansättning med avseende på fettsyrornas ne-
gativa hälsoegenskaper. Detta eftersom K-allelen ger en ökad andel C16:0 och en minskad 
andel omättade fettsyror samt CLA som anses ha positiva hälsoeffekter för människor.  
 
Både LEP- och LEPR-genen har visat sig påverka komponenter som är viktiga för ostegen-
skaper, som proteinsammansättning och pH. Däremot har man funnit motsägelsefulla resultat 
för exempelvis effekten av LEPR T945M. Glantz et al. (2012a) fann att polymorfismen 
T945M påverkar mjölkens pH medan Komisarek & Dorynek (2006) fann ett samband till fett- 
och proteinhalt. Här råder det en osäkerhet angående vilka egenskaper och komponenter som 
påverkas. För att inte erhålla oönskad sammansättning genom att selektera för ostegenskaper 
krävs mer forskning innan LEPR T945M inkluderas i avelsmål.  
 
Om mjölkproducenten får mest betalt för mjölkmängd blir det den egenskapen som vägs 
högst i avelsmålet. Omedveten selektion för en viss allel kan ske genom att premiera vissa 
komponenter eller mjölkmängden. Detta tros vara en av anledningarna till skillnaden i allel-
frekvenser för DGAT1 K232A (se Tabell 2), vilket både Näslund et al. (2008) och Spelman et 
al., (2002) diskuterat i sina studier. Detta tyder på att ekonomin har ett stort inflytande på 
vilka egenskaper vi slutligen selekterar och avlar för. 
 
Forskningen inom mjölkkoavel har tagit rejäla kliv framåt och många förändringar har skett 
på relativt kort tid. Sekvenseringen av genomet 2005 öppnade nya dörrar för forskningen och 
är en anledning till att genomisk selektion idag kan bedrivas. Att stora samarbeten så som 
”Milk Genomics” startat är viktigt för mjölkproduktionen. Jag tycker det visar på ambitionen 
om en helhetssyn över hela produktionskedjan. Helhetssynen sträcker sig från kons gener till 
att producera mjölk som gynnar mejeriprocessen och slutligen kunna bistå konsumenterna 
med näringsrika och hälsosamma mejeriprodukter. I studien av Glantz et al., (2012b) har man 
visat att genomiska avelsvärden kan användas för att i ett tidigt stadie i kornas liv välja ut de 
som producerar mjölk som är bäst lämpad för specifika mejeriprodukter. Däremot är det vik-
tigt att verifiera att sambanden mellan polymorfismerna och egenskaperna då det var första 
gången som en studie av detta slag genomfördes enligt Glantz et al., (2012b). Sambanden kan 
också förändras över tid.  
 
Mjölk är ett näringsrikt livsmedel och även om det innehåller stor andel mättat fett (Lindmark 
Månsson, 2008; Hurley, 2009; Livsmedelsverket, 2013; Livsmedelsverket, 2014) så är det 
glädjande att vissa fettsyror i mjölk visar sig ha en positiv effekt på människans hälsa (Nagao 
& Yanagita, 2005). Att möta både konsumenternas och mejeriernas efterfrågan kommer för-
modligen inte bli en lätt uppgift. Ett exempel på en utmaning är den negativa genetiska korre-
lationen som Schennink et al. (2007) presenterade mellan mjölkens fetthalt och omättade fett-
syror samt CLA. En önskan om en ökad fetthalt och samtidigt en ökad andel av CLA i mjölk 
kan då tänkas bli svår att uppnå. Detta är inte den enda svårigheten som jag ser i att försöka 
möta mejeriernas och konsumenternas efterfrågan. Även om det är möjligt att selektera för en 
specifik sammansättning riktad till specifika mejeriprodukter skapar det problem i andra led i 
produktionskedjan. För att hålla olika typer av mjölk separerade skulle olika tankbilar behö-
vas och separat hantering av mjölken inom mejerierna. 
 
Slutsats 
Forskningen har hittills visat att avel är en möjlighet till att förändra mjölksammansättningen, 
både genom traditionell selektion och genom selektion för vissa allelvarianter i specifika ge-
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ner eller genomisk selektion. Gener som påverkar mjölkens olika komponenter, fettsyrasam-
mansättning, proteinsammansättning och egenskaper för ostproduktionen har hittats. Det visar 
att i framtiden kan mjölk produceras med önskad sammansättning utifrån processegenskaper 
och näringsrekommendationer. Det finns en möjlighet att bedriva en mer riktad avel där vissa 
kor producerar mjölk för ostproduktion och andra mer lämpad för dryckesmjölk och på så sätt 
effektivisera produktionskedjan. Innan det kan anses som en effektivisering måste problem 
som logistik och mejeriernas hantering av olika typer av mjölk lösas. 
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